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L’intensification des pratiques agricoles, et notamment la fertilisation mine´rale azote´e, influent sur
l’expression de la re´sistance des plantes. Une mauvaise gestion de la fertilisation azote´e peut entraıˆner
dans certaines situations des pertes e´leve´es en favorisant le de´veloppement d’agents pathoge`nes.
Bien que ce phe´nome`ne ait e´te´ couramment observe´ au champ, peu de preuves ont e´te´ e´tablies au
niveau mole´culaire d’une interaction entre les voix de de´fense et un des me´canismes majeur dans la
productivite´ des ce´re´ales, le me´tabolisme azote´.
La pyriculariose est une maladie du riz provoque´e pas l’ascomyce`te Magnaporthe oryzae. Cette
interaction mode`le peut nous permettre de comprendre quels sont les me´canismes responsables de
l’affaiblissement de la re´sistance du riz dans un syste`me de culture intensif avec un haut niveau
d’apport azote´.
Pour re´pondre a` cette question, deux approches comple´mentaires sont utilise´es : L’e´tude du controˆle
ge´ne´tique de la sensibilisation du riz par l’azote avec comme objectif la cartographie de QTL
implique´s dans ce me´canisme. Le suivi de l’expression de ge`nes candidats implique´s dans les
me´canismes de de´fense et du me´tabolisme azote´ au cours des phases pre´coces de l’interaction.
Les premiers re´sultats de cartographie ge´ne´tique ont permis de mettre en e´vidence un QTL sur le
chromosome 1 qui provoque une sensibilite´ accrue des varie´te´s de riz en pre´sence d’azote. Ce QTL
contient plusieurs ge`nes candidats inte´ressants ayant un roˆle dans la de´fense chez le riz : un cluster
de NBS-LRR, un cluster de LRR-kinases de type Xa21 et un re´gulateur des de´fenses homologue a`
PMR4. Le QTL contient e´galement plusieurs ge`nes importants pour le me´tabolisme azote´ comme
le ge`ne OsFBT1 codant pour une F-box induite lors de stress azote´ et le ge`ne codant pour la NADH
glutamate synthase OsGLT1. Ce ge`ne est un composant important pour la remobilisation de l’azote
et le remplissage des grains et est conside´re´ comme un candidat inte´ressant pour l’ame´lioration de la
NUE (Nitrogen Use Efficiency) chez les ce´re´ales. Une cartographie plus fine est en cours pour re´duire
le nombre de ge`nes candidats pour ce QTL et permettre de poser de nouvelles hypothe`ses.
L’approche mole´culaire a quant a` elle permis de mettre en e´vidence une re´pression partielle du
syste`me de de´fense du riz dans les jours suivant un apport excessif en azote. En particulier, les ge`nes
de de´fense PR comme PBZ1 classiquement utilise´s pour suivre le niveau d’expression de l’arsenal
sugge`rent qu’une re´pression transcriptionnelle d’une partie de l’arsenal aurait lieu. Cette re´pression
des syste`mes de de´fense pourrait expliquer une partie de l’augmentation de la sensibilite´ apre`s un
apport azote´.
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